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Análisis de la variabilidad genética 
de la raza montesina mediante 
marcadores de ADN 
INTRODUCCIÓN 
la oveja de raza Montesina (también llamada 
Ojinegra, Granadina, Sevillana, etc.) es autóctona de los 
Montes de Granada, concretamente del área que engloba 
la Sierra sur de Córdoba, la Sierra de Cazorla Segura y las 
Villas y Sierra Nevada. 
Desciende directamente del ovino primitivo llegado 
de Asia Central, emigrado después de la domesticación: 
Tronco Ibérico (Ovis aries ibericus). Es tan antiguo que 
ningún experto duda en considerarlo circunstancial a la 
Península Ibérica. luego fueron imponiéndose ovinos 
más avanzados quedando ésta relegada a zonas montaño-
sas poco productivas. 
Habita en un medio pobre y hostil, 
posiblemente el peor de cuantos ocu-
pan los ovinos españoles, en los que 
otras razas no han podido efectuar el 
relevo. Cuenta con una población 
actualmente en franca regresión, lo que 
ha conducido a la Ojinegra a una situa-
ción crítica completamente inmerecida, 
ya que se trata de una raza de excelente 
aptitud cá rnica, muy prolífica y lechera, 
de gran dureza, rusticidad y extraordi-
naria habi lidad para el pastoreo. 
En el Catálogo Oficial de razas de 
ganado de España, establecido por 
Orden del Ministerio de Agricultura de 
30 de julio de 1979 estaba incluida en 
el grupo de Raza de Fomento. El Real 
Decreto' 682/1997 de 7 de noviembre, 
por el que se actualiza el Catálogo 
Oficial de Razas de Ganado de España 
la incluye en el apartado de Protección 
Especial. 
En las últimas décadas ha sufrido una drástica reduc-
ción censal. Aunque llego a contar con 300.000 cabezas 
(S.lnchez Belda y Sánchez Trujillano, 1979), en los años 
80 disminuyó a menos de 70.000 reproductoras (Sánchez 
Belda, 1984), y a sólo 12.000 en el 1994 (EAAP Animal 
Genelic DataBankJ. En la última década el ritmo de decli-
ve se ha acelerado de forma alarmante. En la actualidad, 
aunque no existen censos fiables debido a la fuerte ero-
sión de la raza y al cruzamiento indiscrimi nado, según 
nuestros estudios preliminares (datos no publicados) se 
puede estimar en menos de 4000 los reproductores exis-
tentes y solamente S rebaños con cría en pureza de esta 
raza. 
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Desde hace algunos años, debido fundamentalmente 
<'l la presión ejercida por los tratantes de ganado (que a la 
hora de comprar corderos intentaban justificar que estos 
corderos no tenían demanda con objeto de comprarlos 
más baratos, siendo total mente fa lso) y por la promoción 
de otras razas, ha ido descendiendo el censo de esta 
oveja. Tal es as¡ que actualmente, en origen, sólo existen 
cuatro explotaciones que no han mezclado ganado y 
olras tantas mixtas, es decir, que están en la rase de cam-
biar de raza al introducir otras foráneas. 
Ante tal situación se ha constituido la Asociación de 
Criadores de Oveja Montesina en la localidad de Pedro 
Martíncz (Granada), hecho que indica la predisposición 
inicial de tres ganaderos (que son los que constituyen 
actualmente la asociación) para conserva r esta raza. Se ha 
diseñado el Programa de Conservación de la Oveja de 
Raza Montesina, con la colaboración de los Grupos de 
Investigación AGR-158 y AGR-154 la Universidad de 
Córdob..l, y se ha producido el Reconocimiento Oficial de 
la asociación por parte de la Consejería de Agricultura y 
Pesca a través del servicio de Producción Animal de ésta, 
para la llevanza del libro Genealógico de la raza ovina 
Montesina. 
Dentro del Programa de Conservación antes mencio-
nado, una actuación fundamental ha sido la de posibilitar 
que los ganaderos de oveja Montesina puedan acogerse a 
las Medidas Agroambientales mediante el régimen de 
ayudas a la util ización de métodos de producción agraria 
compatibles con el medio ambiente. 
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Con respecto a la base genética necesaria para garan-
tizar la continuidad de la raza, se ha planteado poner en 
funcio namiento la Estación de Testaje y Explotación de 
Reserva Genética de la Oveja Montesina cuya financia-
ción se ha solicitado acogida al la Iniciativa Comunitaria 
lIDER PLUS que gestiona la Asociación para el Desarrollo 
Rural Comarca de Guadix, para ubicar en la loca lidad de 
Pedro Martínez, en e l Polígono Ganadero que existe en la 
localidad, con la colaboración técnica de la Universidad 
de Córdoba. 
El objetivo de este trabajo es determinar e l nivel de 
variabil idad genéti ca existente en la población que 
actual mente constituye la raza Montesina utilizando para 
ello marcadores de ADN. 
Todas las actuaciones propuestas colaboran de forma 
explícita y defini tiva a la Conservación de la Diversidad 
Genética Mundial, objetivo fundamental de la FAO. 
MATERIAL Y MÉTODOS 
los marcadores microsaté lites del ADN son muy utili-
zados para la caracterización gené tica de las poblaciones 
y los estudios de variabilidad genética debido a las pro-
piedades que presentan Uarne and lagoda, 1996). Por e llo 
ha sido necesario poner a punto un panel de marcadores 
deADN en esta raza, y e l análisis con esta batería de mar-
cadores de una muestra representativa. 
Se han muestreado 30 animales de ganaderías perte-
necientes a la Asociación de criadores de ovino de raza 
Montesina. Además se han genotipado 30 animales de la 
raza Merina y 25 de la raza Merino Precoz. En total se han 
anal izado 85 animales de tres razas. En la toma de mues-
tras hemos util izado sangre entera obtenida por punción 
de la vena yugular mediante vacutainer estériles de 5 mi 
que COntenían EDTA k3 como anticoagulante. 
la FAO (1999) en su Segunda Guía Para El Desarrolfo 
de Planes de Conservación incluye recomendaciones 
sobre la forma de medir la variabi lidad genética de estas 
razas y la distancia genética con otras (muestreo, estadís-
ticos para medir la variabi l idad y la distancia y forma de 
estimar la precisión). Ellas han sido tenidas en cuenta en 
la elaboración de este trabajo. 
En los estudios de caracterización y de variabilidad 
genética y de diferenciación entre poblaciones de anima-
les en peligro de extinción, es fundamental un muestreo 
adecuado dado los bajos tamaños poblacionales, y la alta 
probabilidad de que se fijen unos alelos y desaparezcan 
otros, siendo además fundamental para determinar qué 
individuos retienen una mayor proporción de la variabili-
dad de los fundadores (o de los individuos con los que se 
inicia la recuperación de una raza). En también funda-
mental una selección adecuada de los marcadores gené-
ticos a anal izar. 
Elecci6n del panel de microsatélites 
Hoy día los microsatélites se consideran los marcado-
res más efectivos para los estudios de variabilidad genéti-
ca, así como en el control de filiación. Presentan una ele-
vada conservación entre especies próximas filogenética-
mente. Así se suelen utilizar en el caso del ovino muchos 
microsatél ites de origen bovino y viceversa. 
Para la selección de los marcadores nos hemos basa-
do en las recomendaciones de la FAO (Grupo de Trabajo 
de la FAO, 1993) Y hemos añadido otros que aparecen 
con frecuencia publ icados para la caracterización de 
razas ovinas. 
En total se han puesto a punto en esta raza 32 microsa-
télites (tabla 3). Nuestro objetivo es seleccionar en torno a 
25 microsatélites, en función de su polimorfismo en la raza 
Montesina y de su capacidad de inclusión en multiplex. 
la coincidencia en al menos 10 microsatéli tes con los 
seleccionados por proyectos internacionales de tipifica-
ción de múltiples razas a nivel mundial permitirá la com-
paración de la raza merina y de los diferentes tipos tradi-
cionales con el resto de razas con las que ha podido tener 
algún tipo de intercambio genético. Destacar: 
• Proyecto EU Econogene (2000) que incluye un análi-
sis de la biodiversidad ovina y caprina mediante 30 
microsatélites (50 razas europeas ovinas, 5 de las cua-
les son españolas). 
• Proyecto Europeo Origin ,1nd genetic diversity of North 
European sheep breeds, coordinado por Emma 
Eythorsdottir (1999) con 25 microsatélites para el estu-
dio de la variabi lidad intraracial y las distancias gené-
tieas entre 33 diferentes razas de 8 países del Norte de 
Europa. 
• O tros estudios también han permitido la caracteriza-
ción de diferentes razas, pe. Grigaliunaite et al. 2002. 
para diferentes razas del norte de Europa, o Gutiérrez, 
et ,11. (2000) en razas americanas. 
Análisis estadístico 
la variabilidad genética que se mantiene en la pobla-
ción actual se ha estimado mediante el concepto de hete-
rocigosidad: la heterocigosidad observada (proporción de 
individuos heterocigotos), y la heterocigosidad esperada o 
diversid.1d génica (bajo equilibrio Hardy-Weinberg, Nei 
1973). Igua lmente se ha calcu[ado la heterocigosid,1c1 
esper.1da estimada sin sesgo (Nei, 1978). 
Para determinar la estructura de la población hemos 
estimado los parámetros F de Wright (Fit, Fst y Fis). 
Posteriormente estos indicadores han sido modificados 
por diversos autores. la más utilizada es la modificación 
de Weir y Cockerham (1984). 
Se he estimado la existencia de un cuello de botella en 
la población mediante la comparación de las heterocigo-
sidades obtenidas (Piry et al., 1999). 
Para el estudio de asociación entre las diferentes sub-
poblaciones analizadas y la distribución de frecuencias 
de los diferentes marcadores utilizados se ha realizado un 
análisis factorial de correspondencias (Benzécri, 1973; 
lebart et al., 1977; Grcenacre, 1984; Escofier y Pages, 
1990). Es un tipo de análisis canónico particularmente 
adaptado para describir las asociaciones entre dos varia-
bles cualitativas (análisis de una tabla de contingencia). 
RESULTADOS Y DISCUSiÓN 
Determinación del perfil genético de la raZ.1 Montesina. 
An.ifisis de fa variabilidad genética intrapoblacional 
la determinación del perfil genético de la raza, nos 
permitirá la comparación con otras razas que hayan podi-
do presentar un intercambio genético con esta raza y 
aportar una herramienta objetiva para conseguir [a auten-
tificación de los individuos incluidos en el libro 
Genealógico al determinar el mejor conjunto de marca-
dores para los controles de paternidad. Su selección y 
expansión evitaría la necesidad de introducir genotipos 
de otras razas para satisfacer las demandas de los consu-
midores. Por otra parte el conocer la situación censal y la 
variabilidad de la población que compone la raza permi. 
tirá el diseño de estrategias para el mantenimiento de ésta 
como un seguro de futuro. 
Se considera que un [ocus es polimórfico cuando el 
alelo más común tiene una frecuencia inferior a 0,95. 
Dado que no siempre se utiliza el mismo criterio de poli-
morfismo, una estimación mejor de la variación genética, 
como se acaba de decir, es la hetcrocigosidad o propor-
ción de individuos heterocigotos por locus, así como la 
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media de las heterocigosidades de todos los loei (Nei, 
1972). 
los valores encontrados para estos parámetros han 
sido 0,7162 para He, 0,73 14 para la Hnb y 0,6731 para 
la Ha. 
En esta raza se ha encontrado un número medio de 
alelos por locus de 7,46. El número de alelos manifesta-
dos en cada uno de los marcadores anal izados se repre-
senta en la figu ra 1. 
Figura 1. Alelas detectados en cada uno de los 33 
marcadores microsatéJites en la raza Montesina 
.. 
Estadísticos F Wright 
El estudio de la variabilidad genética intrarracial y su 
estructura poblacional, nos indica la situación en cuanto 
a la variabili dad, permitiéndonos conocer la evolución en 
cuanto a deriva genética de determinadas poblaciones, 
efecto de la endocría, del flujo de genes entre los diferen-
tes estratos poblacionales, cuellos de botella, efecto del 
cruzamiento etc. Es decir, la situación actual, su evolu-
ción en un pasado reciente y la tendencia en el futuro 
próximo de mantenerse el actual sistema de cría. 
El estado de la población se puede expresar en térmi -
nos de tamaño efect ivo que a su vez determina la tasa de 
consanguinidad y la intensidad de fij ación que ha tenido 
lugar. Para ello se han definido los parámetros F de Wright 
(F,¡, FST Y F,s) cuyos valores para las tres razas estudidas se 
muestran en la tabla 1. 
Tabla 1. Estadísticos-F para las razas Montesina, Merino 














los valores F1S indican el defecto o exceso de hetero-
cigotos en cada una de las subpoblaciones. Este valor ha 
sido de 0,082 para las tres razas (tabla 1 J. Cuando esta 
cifra se aproxima a cero o incluso inferior es indicativo de 
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una población no consanguínea y cuando se aproxi ma a 
1 estaríamos ante una población consanguínea. l os valo-
res de F,S superiores a O,, ° está n indicando una baja reso-
lución en estudios de diferenciación genética. 
El parámetro Fn indica al igual que el FI$' el exceso o 
defecto de hetcrocigotos pero en este caso en la pobla-
ción global. Es e l mejor indicador del grado de consan-
guinidad existente en las poblaciones. Al ser calculado 
este parámetro en el conj unto de razas estudiadas (tabla 
1 J el valor que se obtuvo fue del 0,158%. 
El coeficiente de diferenciación genética o FST que se 
ha obtenido es este análisis de todas las razas ha sido de 
0,082 lo que indica que e l 8,2% de la variabilidad gené-
tica existente es debida a diferencias entre las tres razas, 
el resto es debido a diferencias individuales . 
En la tabla 2 se han estimado los valores del paráme-
tro FIS usando todos los individuos genotipados para 
todos los loci mediante el procedimiento Bootslraps en 
cada una de las razas que se han genotipado para este 
estudio. los valores han osci lado entre 0,0687 del Merino 
Espa ñol y 0,13214 de la raza Meri no Precoz. Esta última 
raza, con unos mayores valores de este parámetro, 
demuestra su elevada endogamia en los rebaños en los 
que se procedió a la loma de muestras. 





0,06879 (0,05806 - 0,07021 ) 
0,08204 (0,01985 - 0,101 52) 
0,13214 (0,00075 - 0,15191 ) 
Flujo de Genes entre las poblaciones estudiadas. 
La estimación del flujo de genes entre las diferentes 
razas se ha realizado para determinar qué poblaciones 
han tenido más contacto genético. Para este cálculo se ha 
tenido en cuenta el Theta de Weir y Cockerham. las 
poblaciones que han mostrado un flujo genético superior 
ha sido la Montesina con el Merino Precoz. las poblacio-
nes que han mostrado un menor fl ujo de genes han sido 
la Montesina y el Merino Autóctono, valor simi lar al del 
Merino y el Merino Precoz. 
Estimación de la existencia de un cuello de botella 
Se ha estimado para la población de la raza 
Montesina, para cada locus y de forma global, la distribu-
ción de la heterocigosidad esperada procedente del 
número de alelos observados, dado el tamaño de la 
población asumiendo el equifibrio de mutación-deriva. 
Esta distribución se obtiene a través de la simulación del 
proceso de coalescencia de n genes bajo dos posibles 
modelos de mutación, el IAM y el SMM. Esto permite el 
cálculo de la heterocigosidad esperada media y su com-
paración con la heterocigosidad observada (diversidad 
génica de Nei) para establecer si existe un exceso o defec-
Tabla 3. Valores de probabilidad, heterocigosidades y error típico en la población que constituye la raza Montesina 
asumiendo cada uno de los dos modelos de mutación 
1 Ohwrud.l I 11 ,11" d Mm"",,, 1 A M 1I,11U d Mudl'lu S M M 
1m,,' -n --. ~" I-Il" 1-1 ('(1 . ~ n. T Proh 1-1 \"1 ~ 0 , ¡ -~)h 
611.12504 58 7 0,777 0,671 0,117 0,1770 0,786 0,049 0,348 
811.16526 54 7 0,663 0,661 0,109 0,3380 0,784 0,051 0,034 
611.18125 58 7 0,810 0,675 0,110 0,0520 0,779 0,050 0,303 
811.151948 
" 
S 0,657 0,574 0,136 0,3180 0,696 0,079 0,239 
811.152626 60 3 0,472 0,354 0,175 0,3280 0,476 0,134 0,393 
811.15356 5' 2 0,436 0,210 0,164 0,1570 0,251 0,169 0,223 
8MS522 60 7 0,624 0,666 0,120 0,2960 0,781 0,051 0,016 
811.15975 40 5 0,644 0,590 0,134 0,4310 0,701 0,072 0,183 
CSRD2111 5. , 0,689 0,745 0,088 0,640 0,838 0,034 0,315 
C5RD263 52 , 0,835 0,754 0,085 0,1440 0,841 0,035 0,349 
CSSMOO8 60 4 0,518 0,461 0,166 0,4600 0,601 0,102 0,183 
C5SM015 60 4 0,674 0,464 0,167 0,0800 0,602 0,107 0,281 
CSSM31 60 14 0,834 0,849 0,049 0,2780 0,904 0,018 0,006 
CS5M41 
" 
7 0,882 0,810 0,057 0,0410 0,845 0,036 0,112 
CS5M43 5. 10 0,844 0,779 0,074 0,1650 0,855 0,031 0,282 
FAS 
" 
7 0,745 0,759 0,078 0,3340 0,817 0,043 0,067 
HMH1R 52 10 0,848 0,789 0,074 0,2080 0,860 0,030 0,266 
IL5TSOO5 60 6 0,820 0,714 0,096 0,0860 0,812 0,043 0,491 
IlSTSOll 58 6 0,820 0,711 0,105 0,0920 0,812 0,044 0,517 
INRA026 60 7 0,662 0,669 0,115 0,3880 0,781 0,052 0,039 
L5CV29 60 7 0,806 0,673 0,109 0,0510 0,782 0,052 0,395 
MCMl 32 6 0,815 0,686 0,101 0,0360 0,766 0,058 0,178 
MCM26 60 12 0,892 0,816 0,067 0,0390 0,884 0,023 0,442 
MCM527 60 10 0,876 0,772 0,082 0,0150 0,855 0,029 0,247 
MCM53 60 10 0,720 0,768 0,085 0,2180 0,856 0,029 0,001 
OARCP49 58 11 0,897 0,600 0,067 0,0040 0,871 0,025 0,137 
OARKP6 30 S 0,453 0,618 0,121 0,1190 0,713 0,075 0,015 
R8P3 54 6 0,752 0,628 0,128 0,1350 0,745 0,063 0,470 
RMOO6 50 6 0,684 0,635 0,119 0,4170 0,744 0,064 0,156 
SP5115 60 6 0,659 0,617 0,128 0,4480 0,741 0,063 0,094 
TGLA429 60 11 0,863 0,803 0,063 0,1320 0,870 0,026 0,329 
TGLA53 46 , 0,736 0,769 0,080 0,2640 0,844 0,034 0,015 
Resaltados los marcadores cuyo vatOf de P<0,05 
10 de heterocigosidad en este loeus, ut ilizándose la des- va lores de /he/a de acuerdo con la distribución de máxi-
viación típica de la distribución del equilibrio mutación- ma verosimilitud. 
deriva de la heteroeigosidad para calcular la diferencia En la tabla 3 se presentan los los valores de Ha (hete-
esta ndarizada para cada loei. la distribución que se ha rocigosidad obselVada) y los valores de heterocigosidad 
obtenido a través de la simu laciÓn permite también el dl- media (Heq), desviación típica (SO) y los valores de pro-
culo de un valor de probabil idad para esta diferencia bajo babilidad de que se cumpla la hi l>ótesis Ho>He (Prob) 
ambos modelos (Piry el al., 1999). para los modelos !AM y 5MM. Como se observa 12 de los 
la filogen ia de n genes se simula (Hudson, 1990) bajo 32 loci presentaron un valor de p inferior a 0,05 (bajo los 
e l modelo de alelos infinitos (lAM) at ribuyendo una modclos mutacionales tAM y 5MM), rcfl ejo de la existen-
mutación simple (una variación en una repetición) a un cia de desviaciones de la heterocigosidad esperada (pro-
tiempo determinado y calculando el número de alelos bablemente cuellos de botella recientes). 
resultantes. El proceso se repite hasta que la úl tima 
alcance el número de alelas obsclVados. Bajo e l modelo 
Análisis Factorial de Correspondencias SMM se usa un procedimicnto bayesiano (Cornuel y 
luikart, 1996) basándose en la distribuciÓn del paráme-
tro ¡hela, estimado como la proporción de iteraciones (e n los individuos anal izados se ven como una nube de 
e l proceso de simu lación) que p roduce cxactamente ese puntos dentro de un hiperespacio. El algoritmo busca las 
número de a lelos. En un segundo paso se dibuja al azar direcciones independientes (ortogonales) dentro del hipe-
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respacio. las direcciones que son definidas por los Ycclo-
res propios de la matriz determinan una serie de ejes fac-
toriales. En este análisis hemos representado gráficamen-
te la agrupación en el espacio de los individuos de las tres 
razas estudiadas en los dos primeros ejes principales. Se 
han representado gráficamente la posición de cada indi-
viduo en el espacio bidimensional canónico. 
En la figura 2 se muestran los animales, pertenecientes 
a cada una de las razas, claramente diferenciados genélÍ-
camente. En color amarillo se representan los individuos 
pertenecientes a la raza Montesina, en azul los que perte-
necen a la raza Merino Español y en Blanco la raza 
Merino Precoz. Se aprecia en la figura que las razas 
Merino Autóctono y Montesina están más próximas gené· 
ticamente entre sí que cada una de ellas con la raza 
Merino Precoz. 
Figura 2. Representación espacial de los individuos en 
el anál isis factorial de correspondencias entre las razas 
Montesina (amarillo), Merino Español (azul) y Merino 
Precoz (blanco) 
. , • 
. :. 
. . . .. 
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